



EL ESTUDIO DE LA DIVERSIDAD DEL ADN  
MITOCONDRIAL EN POBLACIONES HUMANAS 
DEL NOROESTE DE PATAGONIA:  
ESTADO ACTUAL Y PERSPECTIVAS FUTURAS 
 
 










onocer la diversidad biológica de los individuos que habitaron el no-
roeste de Patagonia es central para reconstruir los procesos evolutivos 
de las poblaciones humanas de la región. En particular, el estudio de la 
diversidad genética heredable constituye un paso fundamental para compren-
der el modo del poblamiento regional, los cambios demográficos que tuvieron 
lugar desde el poblamiento inicial, así como los procesos y eventos que dieron 
forma a la estructura poblacional (Templeton 2006; Nielsen y Slatkin 2013). 
Los cambios en la diversidad biológica observados en las poblaciones se rela-
cionan de manera directa con los procesos y eventos que dieron origen a la 
misma en el pasado, de manera que un aumento en la diversidad puede estar 
relacionada con eventos de migración o crecimiento demográfico, mientras que 
una disminución significativa en la diversidad puede ser el resultado de cuellos 
de botella o descensos moderados del tamaño poblacional en el pasado. 
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En los últimos años, la obtención y análisis de datos de ADN mitocon-
drial (ADNmt) se ha convertido en una vía particularmente adecuada y eficaz 
para dar respuesta a los problemas mencionados. Esto se basa en las propieda-
des de esta molécula cuya tasa de mutación es relativamente rápida, se hereda 
intacta de madres a hijos, no recombina y generalmente está libre del efecto 
ambiental (Wallace 1995; Endicott y Ho 2008). Para el noroeste de Patagonia 
los marcadores moleculares del ADNmt han sido previamente empleados en el 
contexto de estudios a escala continental. Estos estudios se han centrado prin-
cipalmente en explorar el tiempo de origen y la distribución geográfica de los 
haplogrupos o subhaplogrupos fundadores con el fin de inferir las rutas migra-
torias de los primeros americanos (Merriwether et al. 1995; Perego et al. 2009; 
Bodner et al. 2012; de Saint Pierre et al. 2012a). Sin embargo, hasta el presente 
no se ha efectuado una descripción rigurosa del patrón de variación del 
ADNmt a escala regional que permita comprender los procesos y eventos evo-
lutivos locales que originaron la variación poblacional a lo largo del Holoceno. 
El objetivo de este trabajo es realizar un análisis exploratorio de la diver-
sidad genética de las poblaciones humanas del noroeste de Patagonia. En parti-
cular, se recopilan y analizan los datos disponibles de ADNmt de poblaciones 
humanas contemporáneas del noroeste de Patagonia -Neuquén y Río Negro en 
Argentina y Bio-Bio, Araucanía, Región de los Ríos y Región de Los Lagos en 
Chile- a partir de los cuales se estiman medidas de diversidad nucleotídica y 
haplotípica. Asimismo, con el objetivo de estimar el tiempo más probable en el 
que se produjo la diversificación genética en la región, se reconstruye una ge-
nealogía molecular y se calcula el tiempo para el ancestro común más reciente 
del subhaplogrupo más frecuente. Para contar con un marco comparativo, la 
variación observada en el noroeste se compara con la presente en el extremo 
sur de Patagonia -Santa Cruz y Tierra del Fuego en Argentina y las Regiones de 
Magallanes y Aisén en Chile- donde se tienen en cuenta secuencias previamen-
te publicadas de individuos prehispánicos (García-Bour et al. 2004; de La 
Fuente et al. 2015). Finalmente, se discuten y delinean estudios futuros que 
contribuirán a comprender la historia evolutiva de las poblaciones humanas del 
noroeste de Patagonia. 
 
 
MATERIALES Y MÉTODOS 
 
Secuencias de ADNmt 
 
Las secuencias de ADN mitocondrial (ADNmt) fueron obtenidas de la 
base de datos GenBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/) y de publi-
caciones previas (Ginther et al. 1993; Moraga et al. 2000, 2010; García-Bour et 




al. 2004; Perego et al. 2009; Catelli et al. 2011; Bodner et al. 2012; de Saint Pie-
rre et al. 2012a,b; de La Fuente et al. 2015). Se recopiló un total de 341 secuen-
cias que cuentan con 1016 pares de bases (pb) de la región control del ADNmt 
(posicionadas entre las bases 16.024 y 576 en la secuencia de referencia de 
Cambridge revisada, rCRS; Andrews et al. 1999). Detalles acerca de las secuen-
cias empleadas pueden ser encontrados en Postillone (2016) y Perez et al. 
(2016a). Los análisis efectuados en este trabajo solo incluyeron secuencias asig-
nables a subhaplogrupos que presentan alta frecuencia o fueron caracterizadas 
como exclusivas de poblaciones aborígenes del extremo sur de Sudamérica 
(Perego et al. 2009; Bodner et al. 2012; de Saint Pierre et al. 2012a). Estas se-
cuencias fueron alineadas usando el programa MAFFT v7.012b con las opcio-




Para estimar la diversidad en el ADNmt para el noroeste y sur de Pata-
gonia se emplearon cinco medidas estadísticas: el número total de sitios poli-
mórficos (S), el número de haplotipos (h), la diversidad haplotípica (Hd), el 
número promedio de diferencias entre pares de secuencias (k) y la diversidad 
nucleotídica (π) (Rozas 2009; Freeland et al. 2011). Estos estadísticos fueron 
calculados en el programa DNAsp 5.10 (Rozas et al. 2010). La pertenencia de 
cada secuencia a un haplogrupo y haplotipo fue establecida empleando la apro-
ximación implementada en el programa HaploGrep (van Oven y Kayser 2009; 
Kloss-Brandstaetter et al. 2011). La variación existente en los diferentes ha-
plogrupos mitocondriales del noroeste de Patagonia fue visualizada empleando 
una red molecular reconstruida con el programa Network 5.0.0.0 (Fluxus Te-
chnology Ltd. 2016) mediante el método de median joining y asignando los 
pesos otorgados a cada sitio polimórfico según lo propuesto por Soares y cola-
boradores (2009). 
El total de las secuencias de ADNmt, por un lado, y las secuencias co-
rrespondientes al subhaplogrupo más frecuente en la muestra del noroeste de 
Patagonia, por otro, fueron usadas para estimar un árbol genealógico con 
tiempo de coalescencia empleando el método Bayesiano desarrollado por 
Drummond y colaboradores (2006). Para este análisis se empleó un modelo de 
reloj molecular relajado que permite que la tasa de sustitución varíe entre los 
linajes de acuerdo a una distribución lognormal no-correlacionada (Drummond 
et al. 2006) y se estableció como distribución a priori para el árbol genealógico 
un proceso de Yule. El árbol fue estimado usando simulaciones de una cadena 
de Markov Monte Carlo que coestima la genealogía y el tiempo de coalescencia 
(Drummond et al. 2006). La simulación de la cadena de Markov fue generada 
con 50.000.000 de generaciones y una frecuencia de muestreo de 5000 (Ram-




baut y Drummond 2007). Las simulaciones fueron efectuadas asumiendo un 
modelo de evolución molecular HKY estimada con el programa Mega 6 (Ta-
mura et al. 2007) y una tasa de sustitución por sitio por año de 3,02E-7 (s/s/a; 
Endicott y Ho 2008; de Saint Pierre et al. 2012a; Perez et al. 2016b). La cadena 
de Markov Monte Carlo fue corrida usando la aproximación Bayesiana imple-
mentada en BEAST 1.6.1 (Drummond y Rambaut 2007) y la convergencia de 





Los resultados obtenidos muestran que el haplogrupo más representado 
en la región fue el D en un 40,99% (incluyendo los subhaplogrupos D1 y 
D4h3a), seguido del haplogrupo B en un 28,83%, el haplogrupo C en un 
22,97% y, por último, el haplogrupo A presente en un 7,21%. Dentro de cada 
haplogrupo los haplotipos presentes fueron: en A, el A2+16129 y el 
A2+16356, y en el haplogrupo B se observó una mayor representación del 
subhaplogrupo B2i que es típico de Patagonia. En cuanto a los subhaplogrupos 
de C, se encontraron el C1b y el C1b13 que se encuentra muy representado en 
individuos patagónicos. Para el D se observó una mayor diversidad de haploti-
pos siendo el mayoritario el haplotipo D1g con diferentes ramificaciones, se-
guido del D4h3a (Fig. 1). 
 
 
Figura 1. Red molecular reconstruida mediante el método de median joining para el 
haplogrupo D del Noroeste de Patagonia. En cada nodo de la red el color blanco 
representa la frecuencia de individuos de Chile y el color negro los individuos de 
Argentina 




El haplogrupo D además de ser el mayoritario es el que presenta mayor 
diversidad de haplotipos (Fig. 1), siendo la Hd muy cercana a la obtenida para 
el total de las muestras analizadas (Tabla 1). Asimismo, los estadísticos S y k 
indican que esos haplotipos presentan diferencias importantes entre sí, con 
respecto a los valores observados para los otros tres haplogrupos (Tabla 1). La 
estimación genealógica mostró que el nodo ancestral de todos los haplotipos 
de D1 tiene un fechado para el ancestro común más reciente en el noroeste de 
Patagonia de alrededor de 15.000 años AP. El subhaplogrupo más antiguo es el 
D1g con una fecha de origen de 9500 años AP, mientras que el D4h3a se ori-




Todos Hg A Hg B Hg C Hg D 
n 222 16 64 51 91 
S 64 9 18 26 29 
h 74 7 24 17 29 
Hd* 0,960±0,006 0,867±0,050 0,912±0,021 0,650±0,076 0,921±0,018 













Tabla 1. Estadísticos de variabilidad para los diferentes haplogrupos del noroeste de 
Patagonia. Referencias: n= número de secuencias analizadas; S=número total de sitios 
polimórficos; h=número de haplotipos; Hd=diversidad haplotípica; k=número pro-
medio de diferencias entre pares de secuencias; π=diversidad nucleotídica. * Intervalo 
de confianza del 95% 
 
Con respecto a la variabilidad descrita para la región sur de Patagonia 
(Tabla 2), puede observarse que el haplogrupo D es el mayoritario (50%), se-
guido del haplogrupo C (43,1%), con una escasa representación del haplogrupo 
B (6,03%) y prácticamente la ausencia del haplogrupo A (0,87%). Aunque el 
noroeste de Patagonia presenta una mayor diversidad haplotípica general, en el 
sur de Patagonia el haplogrupo D es más diverso y las diferencias entre las se-
cuencias de los haplotipos encontrados (k) es mayor (Tabla 2). Esto puede 
deberse a que dentro de este último, en esa porción del continente, se observa 
mayor representación y diversidad del subhaplogrupo D4h3a, que posee esca-
sos sitios polimórficos compartidos con el resto de los haplotipos de D. La 
estimación genealógica mostró que el nodo ancestral de todos los haplotipos 
de C1 tiene un fechado para el ancestro común más reciente en el sur de Pata-
gonia de alrededor de 15.000 años AP. El subhaplogrupo más antiguo es D1g 
con una fecha de origen de 13.000 años AP, mientras que el D4h3a se origina 
alrededor de 8500 años atrás. 






Todos Hg A Hg B Hg C Hg D 
n 116 1 7 50 58 
S 44 - 9 20 18 
h 40 - 5 14 20 
Hd* 0,936±0,013 - 0,857±0,137 0,737±0,053 0,940±0,012 











Tabla 2. Estadísticos de variabilidad para los diferentes haplogrupos del sur de Pata-
gonia. Referencias: n= número de secuencias analizadas; S=número total de sitios 
polimórficos; h=número de haplotipos; Hd=diversidad haplotípica; k=número pro-
medio de diferencias entre pares de secuencias; π=diversidad nucleotídica. * Intervalo 




En este capítulo hemos efectuado un análisis exploratorio de la variabili-
dad genética de las poblaciones humanas del noroeste de Patagonia con el fin de 
comprender su historia evolutiva. Los resultados obtenidos sugieren que esta 
región fue poblada entre 15.000 y 10.000 años atrás, un rango similar al obtenido 
para el extremo sur de la Patagonia. El rango de fechas para el tiempo de pobla-
miento de la región coincidió con los sugeridos por estudios recientes realizados 
considerando distintas escalas geográficas y empleando fechados radiocarbónicos 
calibrados (13.000-12.000 años AP), y datos moleculares (17.000-14.000 años 
AP; Bodner et al. 2012; Barberena et al. 2015; Perez et al. 2016a, 2016b). Es im-
portante considerar que al emplear las fechas de coalescencia de los subha-
plogrupos mayoritarios en Patagonia al momento de poblamiento de la región, 
asumimos que estos subhaplogrupos se originaron en la región. Los estudios 
efectuados hasta el presente a una escala geográfica mayor permiten sustentar 
esta suposición (Bodner et al. 2012; de Saint Pierre et al. 2012a). 
En cuanto a la diversidad total en las secuencias del ADNmt la misma re-
sultó ser mayor en el noroeste que en el sur de Patagonia. El grado de variación 
biológica presente en la región de estudio pudo haberse originado por la acción 
de distintos procesos y eventos evolutivos. Por un lado, la gran variación obser-
vada en el noroeste de Patagonia podría estar relacionada con los eventos migra-
torios que dieron origen a la población de la región, así como a pulsos migrato-
rios posteriores desde áreas geográficas vecinas a lo largo del Holoceno. En este 
sentido, Moraga y colaboradores (2000) propusieron que la tendencia a la dismi-
nución en la diversidad mitocondrial en sentido norte-sur observada en el sur de 
Sudamérica, se podría explicar por un efecto fundador serial durante el pobla-




miento inicial del subcontinente. Hay que destacar la elevada frecuencia del sub-
haplogrupo D4h3a en el sur de Patagonia en comparación al noroeste patagóni-
co, que sugiere que el mismo estuvo presente en frecuencias altas en los prime-
ros pobladores de la región. En un trabajo más reciente se planteó que las migra-
ciones transcordilleranas y el flujo génico entre las poblaciones al este y oeste de 
los Andes, ocurridos con posterioridad al proceso inicial de colonización y mi-
gración costera del Pleistoceno final, también habrían contribuido sustancial-
mente a la mayor diversidad genética del noroeste de Patagonia (Bodner et al. 
2012). Estos autores sugieren, además, que los subhaplogrupos D1g y D1j -
aunque este último se observó en baja proporción en los individuos- han estado 
presentes en los ancestros de las poblaciones actuales y que probablemente se 
hayan expandido a través de los Andes. 
En qué medida los patrones descritos aquí se relacionan con el pobla-
miento inicial (Moraga et al. 2000) o son el producto de procesos migratorios 
más recientes (e.g. cambios asociados con la araucanización, que podría haber 
resultado en mayor diversidad y nuevos linajes en norpatagonia alrededor del 
siglo XVI; Bodner et al. 2012), sólo puede ser discutido en futuros estudios que 
empleen mayor número de datos de ADN antiguo y de diversas cronologías. 
Asimismo, distintas líneas de evidencia independiente tales como presencia de 
ítems no locales (i.e. moluscos, estilos cerámicos y representaciones rupestres; 
Hajduk et al. 2011) podrían contribuir a discutir la importancia de las migra-
ciones transcordilleranas a lo largo del Holoceno. 
Si se descartan los procesos migratorios como un factor importante que 
estructura la variación genética en la región de estudio, y se asume que el no-
roeste de Patagonia fue habitado por una única población a lo largo del tiempo, 
la mayor variación observada podría estar relacionada con un aumento de la 
natalidad. Los incrementos en la tasa de nacimiento y consecuente crecimiento 
demográfico aumentan las probabilidades de que se generen y dispersen en la 
población nuevas mutaciones, produciendo un aumento en la diversidad gené-
tica (Nielsen y Slatkin 2013), como es el caso del incremento de la variabilidad 
de haplotipos en el subhaplogrupo D1. En este sentido, estudios previos em-
pleando datos genéticos y fechados radiocarbónicos han señalado que las po-
blaciones de cazadores-recolectores del noroeste de Patagonia experimentaron 
cambios demográficos significativos desde el poblamiento inicial, con un au-
mento abrupto en la tasa de crecimiento alrededor de 7000-5000 años AP 
(Barberena et al. 2015; Perez et al. 2016b). Es notable que este momento es 
coincidente con la aparición de entierros formales en el norte de la provincia 
del Neuquén (Della Negra et al. 2009), una evidencia arqueológica indirecta de 
aumento demográfico en poblaciones humanas. 
Como puede observarse, las hipótesis que postulan la existencia de proce-
sos migratorios o de crecimiento poblacional (i.e. tasa de natalidad-tasa de mor-




talidad) podrían ser plausibles para explicar la mayor variación genética observa-
da en el noroeste de Patagonia con respecto al sur de Patagonia. La asociación de 
los patrones de variación descritos aquí con procesos migratorios o de aumento 
en la tasa de natalidad puede ser discutida en futuros estudios que exploren los 
cambios espaciales en la diversidad genética a lo largo del tiempo, tanto en la re-
gión de estudio como en regiones vecinas, empleando por ejemplo modelos filo-
geográficos (Lemmon y Lemmon 2008; Lemey et al. 2010) y ADNmt antiguo 
(Molak et al. 2015). En este sentido, actualmente se encuentran en desarrollo 
proyectos de investigación que tienen como objetivo estudiar la dinámica pobla-
cional y su relación con los cambios ecológicos de los grupos humanos del no-
roeste de Patagonia durante el Holoceno mediante el empleo de datos molecula-
res de ADNmt antiguo y moderno. Con este fin, hasta el presente se han reco-
lectado muestras de ADNmt moderno en Las Ovejas (dpto. Minas), Rincón de 
Los Sauces y Buta Ranquil (dpto. Pehuenches) y Las Lajas (dpto. Picunches), así 
como muestras antiguas procedentes de diversos sitios arqueológicos con crono-
logías entre 5000 y 200 años calibrados AP. Los estudios en curso, junto con da-
tos de ADNmt moderno y antiguo generados recientemente para áreas geográfi-
cas adyacentes (de Saint Pierre et al. 2012a; Crespo 2015; Postillone 2016), per-
mitirán poner a prueba modelos formales acerca de los procesos y eventos evo-
lutivos que dieron lugar a la variación presente en las poblaciones humanas del 
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